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Note brève
flore microbienne dans les déjections et dans le tube digestif du 
Héron garde-bœufs BuBulcus iBis (ARdeidAe, AVes)
amel DoumanDji1, samira Setbel2, nabil SaiDi3, saleheddine DoumanDji2, 
jean-françois VoiSin4 & claire VoiSin4
Summary. — The microbial flora in the droppings and the digestive tract of the Cattle Egret bubulcus 
ibis (ardeidae, aves). — the microbiological analysis of 34 droppings of the cattle egret showed that faecal 
coliforms dominate the digestive flora. The digestive flora is still incompletely known in spite of the methods 
used. it lies mainly in the crop, but also, although numerically smaller, in the intestine. the crop harbours 
mainly faecal coliforms, particularly Escherichia coli. This microflora depends on many factors such as the 
individual, its age, its environment and its food. A deeper knowledge of the microflora of droppings and 
digestive tract of the cattle egret would be desirable.
la plupart des souches d’Escherichia coli peuvent provoquer de graves maladies trans-
mises par les déjections d’oiseaux et sont appelées e. coli entérohémorragiques (eHec). cet 
agent pathogène produit des toxines, appelées verotoxines. les symptômes de la maladie pro-
voquée par e. coli comprennent des crampes abdominales et une diarrhée aqueuse pouvant 
devenir sanglante (colite hémorragique). Il arrive d’observer également de la fièvre et des 
vomissements et la plupart des sujets atteints se rétablissent en une dizaine de jours (Van 
immerseel et al., 2003).
La flore digestive des oiseaux a été très étudiée, et s’avère différente de celle des mam-
mifères (smith, 1965), probablement du fait de différences anatomiques et physiologiques. en 
particulier, les mammifères ont un côlon très développé par rapport aux oiseaux.
La flore digestive au sens large comprend les organismes unicellulaires situés dans le 
tractus digestif, c’est-à-dire les bactéries, les champignons et les protozoaires. Pour ce qui 
concerne des populations bactériennes, qui sont les micro-organismes prédominants, elles 
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représentent une large gamme de types métaboliques et morphologiques. leur nombre total est 
plus important que le nombre de cellules eucaryotes constituant le corps de l’hôte. on distin-
gue les bactéries dominantes ( >106 unités formant colonies (ufc) /g contenu), sous-domi-
nantes (105 à 103 ufc/g contenu), et résiduelles (< 103 ufc/g contenu). chez les oiseaux, les 
sites principaux d’activité bactérienne sont le jabot, les caeca et, dans une moindre mesure, 
l’intestin grêle (fuller, 1984). ainsi, dans les caeca et l’iléon, on trouve respectivement 1011 et 
109 bactéries par g de contenu (apajalahti et al., 2001, 2004).
la présente étude repose sur l’analyse microbiologique globale de 34 déjections du Héron 
garde-bœufs de la région de Hadjout (36° 31’ N ; 2° 25’ E) et la comparaison de la microflore 




les déjections ont été obtenues en plaçant des nappes en plastique sous les perchoirs fréquentés par les hérons 
et ont été systématiquement collectées aussi vite que possible en utilisant une pince stérilisée et en les plaçant aussitôt 
dans des flacons bien hermétiques avec fermeture à vis, stériles et munis d’une cuillère ou d’une spatule permettant un 
prélèvement et un ensemencement plus pratiques.
À partir d’une déjection, un gramme est prélevé à l’aide d’une spatule stérile et introduit dans un flacon stérile. Un 
fragment purulent muqueux ou sanglant est choisi lorsqu’il en existe.
le prélèvement est immédiatement acheminé dans une glacière au laboratoire, ou conservé à +4°c au maximum 
pendant une nuit afin d’éviter la dessiccation, la prolifération des bactéries commensales et les écarts de pH rendant 
la recherche de Campylobacter et même de Salmonella aléatoire. Avant la conservation des fientes, il est important de 
noter leur aspect macroscopique qui peut être pâteux, liquide, glaireux ou sanglant (avril, 1979).
analyse bactériologique des déjections
l’examen bactériologique des déjections a pour but de mettre en évidence des germes qui ont un rôle pathogène 
chez l’oiseau ou qui sont présents chez un porteur sain. en effet, si certains germes sont pathogènes par eux-
mêmes, d’autres sont des commensaux qui, par leur importance relative, peuvent néanmoins créer un déséquilibre 
fonctionnel.
Examen microscopique à l’état frais
cet examen permet de déceler la présence de leucocytes et d’hématies dans les déjections, et éventuellement celle 
de parasites. ceci est réalisé comme suit :
— déposer sur une lame une petite goutte de mucus fécal ou de selle liquide ; ajouter un égal volume de bleu de 
méthylène ; mélanger avec une baguette de bois (allumette).
— recouvrir d’une lamelle ; laisser la coloration se faire pendant 2 à 3 minutes ; examiner à l’objectif à sec (x 40 
ou x 60). la leucocytorrhée fécale s’observe en cas d’infection bactérienne invasive lorsqu’il y a une attaque de la 
muqueuse colique : Salmonella, Shigella et e. coli invasives (godineau et al., 2000).
Recherches des micro-organismes dans les déjections
la méthode classique de dénombrement des micro-organismes après culture en milieu gélosé est toujours très 
utilisée dans les laboratoires de microbiologie. les méthodes classiques de détermination de la viabilité bactérienne 
reposent sur la faculté des cellules de croître et de former des colonies visibles sur des milieux solides placés dans des 
boîtes de Pétri.
trois facteurs principaux conditionnent la croissance microbienne dans les déjections après la collecte : le nombre 
initial de germes, la température et la durée de conservation.
Afin d’étudier l’effet de la température sur la prolifération de la microflore totale dans les déjections, ces dernières 
sont conservées à plusieurs températures (-18, +4, +10, +15, +20, +30 et +42 °c.) et ce, durant 5 heures.
les conditions de culture pour la recherche des germes dans les déjections sont résumées dans le tableau i (renaud 
et al., 1990).
Analyse microbiologique après dissection
Cinq individus du Héron garde-bœufs ont été sacrifiés puis disséqués afin d’étudier la microflore digestive au 
niveau du jabot, de l’estomac et des intestins. un grattage des parois digestives a été réalisé puis introduit dans 9 ml 
d’eau physiologique stérile.
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les micro-organismes recherchés sont les germes aérobies totaux, les coliformes fécaux, Escherichia coli, les 
streptocoques fécaux, Clostridium sulfito-réducteur (forme sporulée), Salmonella ainsi que les levures et moisissures. 
le but est de détecter la prédominance de ces germes dans les trois parties du tube digestif.
résultats et discussion
analyse microbiologique des déjections
comme chez les autres oiseaux, la déjection du Héron garde-bœufs se compose de deux 
parties : une blanchâtre/transparente très fine plus ou moins liquide et une solide et plutôt noire. 
les diarrhées et les constipations sont courantes chez cet oiseau. la diarrhée est liée à un dérè-
glement de la flore intestinale et la constipation à un manque de fibres végétales.
l’examen microscopique des déjections à l’état frais n’y a révélé ni leucocytes ni héma-
ties. ceci indique une absence d’infection bactérienne invasive.
Les résultats de l’effet de la température sur la prolifération de la microflore totale dans les 
fientes sont présentés dans le tableau II. Il existe une relation proportionnelle entre la température 
et le logarithme du nombre des ufc/ml. il est donc important de transporter les échantillons au 
laboratoire dans une glacière et d’effectuer les analyses bactériologiques le jour même.
Les résultats de l’analyse microbiologique de 34 déjections du Héron garde-bœufs figu-
rent dans le tableau III. Les coliformes fécaux constituent la flore dominante qui est représentée 
principalement par l’espèce Escherichia coli. ces coliformes sont capables de se développer 
à +44 °c alors qu’aucune croissance n’est observée à cette température pour les souches non 
fécales. La principale bactérie coliforme spécifiquement d’origine fécale est Escherichia coli. 
cette bactérie apparaît toujours en grandes quantités dans les déjections humaines et animales 
et ne se trouve qu’exceptionnellement dans les sols.
l’espèce Salmonella sp. n’est présente qu’au niveau de la déjection n° 9. le logarithme 
des ufc/ml est de l’ordre de 5,78. la salmonellose est très souvent mortelle et peut être trans-
mise à l’homme. les symptômes les plus courants et qui permettent un diagnostic à peu près 
sûr sont une très grande soif, une apathie notoire ainsi qu’une diarrhée de type dysentérique.
bien que la présence des levures et moisissures soit souvent perceptible dans les déjec-
tions, elles s’y manifestent rarement. elles s’y développent plutôt à la surface mais aussi, pour 
les moisissures, dans les parties internes aérées. la présence de levures et de moisissures au 
niveau des déjections est expliquée par l’acidité (pH compris entre 4 et 5) et par un taux d’hu-
midité élevé. leur nombre varie entre 3,00 et 7,78 log ufc/ml.
tableau i
Conditions de culture pour la recherche des germes dans les déjections
microorganisme recherché conditions de culture
germes aérobies totaux milieu Pca à 37 °c / 24h
coliformes fécaux gélose au désoxycholate à 1 ‰ à 37 °c / 24 h
Escherichia coli gélose au désoxycholate à 1 ‰ à 44 °c / 24 h
streptocoques fécaux Milieu Roth ou Litsky à 37 °C / 24 h
Clostridium sulfito-réducteur (forme 
sporulée) 
milieu Vf (viande-foie) après un chauffage de l’échantillon à 80°c 
pendant 10 min
Salmonella 
Pré-enrichissement sur bouillon lactosé mannitolé tamponné (blmt)
enrichissement sur milieu sélénite de sodium cystéiné (sfm)
Isolement sur milieu Hektoen à 37 °C/ 48 h
levures et moisissures oxytetracycline glucose agar (oga) à 22 °c / 1 semaine
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tableau ii
Multiplication de la flore totale en fonction de la température après 5 h d’incubation


















fécaux e. coli Salmonella
levures 
moisissures
1 molle 11,50 7,80 7,78 / 4,10
2 molle 12,70 8,30 8,00 4,44
3 molle 10,40 7,98 7,11 4,13
4 molle 11,30 8,44 7,48 4,00
5 molle 10,47 9,31 9,18 / 5,10
6 molle 10,78 7,98 7,00 / 4,78
7 molle 11,30 8,85 8,15 / 4,03
8 molle 12,43 9,00 7,47 / 4,78
9 dure 11,60 5,60 4,65 5,78 6,33
10 dure 10,70 5,60 5,18 / 7,78
11 molle 10,50 8,78 8,33 / 4,14
12 molle 11,00 9,74 7,85 / 4,23
13 molle 12,00 7,78 5,78 / 6,40
14 molle 10,47 5,78 4,33 3,45
15 molle  9,78 6,98 5,78 4,04
16 molle 10,45 5,14 4,14 7,02
17 molle  8,45 6,98 6,00 / 5,00
18 molle  6,78 5,12 4,85 / 4,98
19 molle  5,78 4,98 4,12 / 6,02
20 molle 10,78 5,78 5,43 / 5,45
21 molle 11,12 6,87 6,65 / /
22 molle  5,65 4,78 4,00 / /
23 molle 11,00 8,90 7,08 / 5,41
24 molle 11,70 9,78 8,24 4,40
25 molle  9,80 6,74 6,00 5,35
26 molle 10,00 7,44 6,98 5,65
27 molle  8,41 6,71 6,12 / 6,80
28 molle 10,82 8,49 6,88 / 3,89
29 molle 12,70 9,58 8,45 / 5,15
30 molle 10,32 8,00 7,58 / 6,70
31 molle 10,80 7,60 6,15 / 3,00
32 dure  8,50 5,34 4,31 / 4,08
33 molle 12,00 10,18 9,30 / 5,58
34 molle  9,29 9,95 8,50 / 5,97
note : / = absent. bien qu’ils aient été recherchés, les streptocoques fécaux et les Clostridium sulfito-réducteurs se sont 
avérés absents des échantillons analysés.
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recHercHe de la microflore digestiVe dans le tractus digestif
Les résultats de la recherche de la flore digestive dans le tractus digestif sont donnés dans 
le tableau iV.
les germes aérobies totaux sont présents au niveau du jabot, de l’estomac et de l’intestin. 
le nombre de ces germes est dominant au niveau du jabot à raison de 12,4 log ufc/ml. les 
coliformes fécaux sont installés surtout au niveau du jabot à raison de 10,78 log ufc/ml. 
cette famille est représentée principalement par l’espèce e. coli que l’on retrouve au niveau du 
jabot à raison de 9,30 Log UFC/ml. Ceci est expliqué par la résistance de la flore bactérienne 
installée au niveau du jabot d’une part vis-à-vis des mécanismes digestifs et, d’autre part, face 
à l’action des sucs gastriques. c’est pour cette raison que toutes ces espèces microbiennes sont 
retrouvées à l’état viable au niveau des déjections.
on distingue les bactéries dominantes ( > 106 unités formant colonies (ufc)/g contenu), 
sous-dominantes (105 à 103 ufc/g contenu), et résiduelles (< 103 ufc/g contenu). chez le 
Héron garde-bœufs, les sites principaux d’activité bactérienne sont le jabot, les intestins et, 
dans une moindre mesure, l’estomac ; les conditions de pH très acide (pH 3,5 - 4,0) au niveau 
de l’estomac sont défavorables au développement des microorganismes. nos résultats sont en 
accord avec ceux de fuller (1984).
les oiseaux, surtout ceux qui vivent en colonies et qui s’alimentent à partir des déchets 
et dont les individus sont généralement plus infectés, sont reconnus pour être des vecteurs 
potentiels de bactéries pathogènes pour l’homme (ganière et al., 2001). À ce sujet, des études 
visant à identifier les micro-organismes présents chez les goélands ont mis en évidence de 
faibles concentrations de Salmonella sp., mais des concentrations plus élevées de Campylo-
bacter sp., d’Escherichia coli et d’Aeromonas sp. (quessy & messier, 1992 ; levesque et al., 
1993).
chez les oiseaux, les sites principaux d’activité bactérienne sont le jabot, les caeca et, 
dans une moindre mesure, l’intestin grêle (fuller, 1984). ainsi, dans les caeca et l’iléon, 
tableau iV



















































































note : / = absent. bien qu’ils aient été recherchés, les salmonelles, les streptocoques fécaux et les Clostridium sulfito-
réducteurs se sont avérés absents des échantillons analysés.
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on trouve respectivement 1011 et 109 bactéries par g de contenu (apajalahti et al., 2001, 
2004).
d’après mead (1989), on observe dans le jabot principalement des lactobacilles qui sont 
attachés à l’épithélium et forment presque une couche continue. on trouve aussi des strepto-
coques, des coliformes et des levures. dans le gésier, le faible pH fait diminuer la population 
bactérienne. dans le duodénum, les conditions ne sont pas propices au développement de la 
flore à cause de la présence de nombreuses enzymes, de la forte pression en oxygène, de la 
faible concentration en enzymes et en sels biliaires (réabsorbés par l’hôte et dégradés en partie 
par la microflore). Globalement, dans l’intestin grêle, on trouve principalement des bactéries 
anaérobies facultatives, des lactobacilles, des streptocoques et des coliformes. dans les caeca, 
les anaérobies strictes comme les Eubacterium, les bifidobactéries ou les clostridies deviennent 
majoritaires, mais les bactéries anaérobies facultatives sont aussi présentes (gong et al., 2002 ; 
lu et al., 2003 ; gabriel et al., 2005).
D’après les présents résultats la flore digestive semble différer pour chaque individu du 
Héron garde-bœufs. nos résultats sont en accord avec la littérature qui dit que chaque individu 
présente une communauté bactérienne digestive qui lui est propre (Zhu et al., 2002). ceci 
suggère que des facteurs spécifiques de l’hôte interviendraient dans l’établissement de la flore 
intestinale. Chez l’homme, la microflore digestive dépendrait de facteurs génétiques de l’indi-
vidu (Zoetendal et al., 2001).
conclusion
les voies digestives des oiseaux, ainsi que celles des mammifères, hébergent une impor-
tante flore microbiologique. Cet écosystème digestif est en équilibre et reste normalement 
constant durant toute la vie d’un animal adulte. mais cet équilibre peut être perturbé, quand 
l’oiseau va subir des agressions comme l’effort ou des déséquilibres nutritionnels.
d’après l’examen microscopique de déjections à l’état frais, les Hérons garde-bœufs (du 
moins ceux que nous avons étudiés) ne présenteraient pas d’infection bactérienne invasive 
étant donné l’absence de leucocytes et d’hématies. il faut cependant attirer l’attention sur le 
fait que les coliformes fécaux forment la flore dominante. Cette dernière est représentée prin-
cipalement par Escherichia coli. Par contre Salmonella sp. n’a été trouvée que dans une seule 
déjection ; son nombre en logarithme des UFC/mL étant de l’ordre de 5,78. La flore digestive 
du Héron garde-bœufs se trouve principalement dans le jabot, mais aussi avec une population 
moindre dans l’intestin. le jabot héberge surtout des coliformes fécaux et plus particulière-
ment Escherichia coli.
en perspective, il serait intéressant de déterminer le sérotypage d’e. coli, de caractériser 
plus finement la microflore au niveau de toute les parties du tube digestif et d’étudier l’évolu-
tion journalière puis hebdomadaire de la flore digestive chez le Héron garde-bœufs.
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